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摘要: 对中国第二次北极科学考察采集的北极海洋沉积物中的锰细菌进行了筛选、分离和系统发育分析。根据其在筛选平板上
菌落的形态学特征, 分别从站位 P11和 S11采集的沉积物中分离到了 21株和 19株锰细菌。系统发育分析表明, 两个站位的锰
细菌群落组成有着明显的差别。站位 P11分离的可培养锰细菌主要由细菌域 ( Bacter ia )中变形杆菌门的 C-变形杆菌纲 ( C-
P ro teobacter ia)和放线菌纲 ( Actinobacte ria)组成,二者分别占 86%和 14% ; C-变形杆菌纲主要包括嗜冷杆菌属 (P sy chrobacter )、希
瓦氏菌属 ( Shewanella )、假交替单胞菌属 (P seudoalteromonas )、不动杆菌属 (A cinetobacter )、海杆菌属 (M arinobacter) , 其中以嗜冷
杆菌属为主, 其比例可达 67%。从站位 S11分离到的可培养锰细菌主要包括细菌域中变形杆菌门的 A-变形杆菌纲 ( A-
P ro teobacter ia)和 C-变形杆菌纲以及拟杆菌门 ( Bactero ides)中的黄杆菌纲 ( F lavobacteria); C-变形杆菌纲主要包括希瓦氏菌属、
海单胞菌属 (M arinomonas )和交替单胞菌属 ( A lterom onas ), A-变形杆菌纲主要为鞘氨醇单胞菌属 ( Sphingom onas)。实验菌株均
对 Mn2+有着较强的抗性,其中以菌株M arinomonas sp. S11-S-4耐受性最高。
关键词: 北极;海洋沉积物; 锰细菌;微生物区系;系统发育分析
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Abstract: The biogeochem ical cycling ofm anganese is recognized as an mi portant env ironm entalprocess becausemanganese
is not on ly an essential nutrient for all organisms but also its ox idation and reduct ion are intmi ately coupled w ith the cycling
of other essential elements. Studies have dem onstrated thatM n2+ -ox idiz ing bacteria are abundant and distributed w idely. A
diverse array of bacteria, fung,i and m icroalgae have been shown to have the ab ility to catalyze ox idation or reduction of
m anganese. The ox idation of so luble M n
2+




ox ides and oxy-hydrox ides is an environmentally
mi portant process because the so lid-phase products ox idize a variety o f organ ic and inorganic com pounds, scavenge m any
m etals, and serve as electron acceptors for anaerobic respiration. In most env ironments, M n
2+
ox idat ion is believed to be
bacteriallymediated. Over the years, Mn
2+
-oxidizing bacteria have been isolated from w ide variety of environm ents, including
m arine and freshwaters, so ils, sedmi ents, w ater pipes, Mn nodules, and hydrotherm al vents. Phylogenetically, M n
2+
-
oxidizing bacteria appear to be quite d iverse, w ith all isolates ana lyzed to date fa lling w ithin either the low G+ C gram-pos itive
bacteria, theActinobacteria, or the A, B, and C subgroups of the Proteobacteria branch of the doma in Bacteria.
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In order to investigate the b iodivers ity of manganese bacteria in po lar reg ion, iso lation, molecu lar ident ification and
phy logenetic analysis ofm anganese bacteria were carried out in the sedmi entswhich were collected from Arctic ocean during
2
nd
Ch inese A rctic Sc ientif ic Expedition. Tw enty one and n ineteen species of cultivable strain w ere isolated from the
sed mi ents of both stat ion P11 and S11 respectively according to the ir distinctm orphology on screening plate of manganese
m edium. Mo lecular identif icat ion and phylogenetic ana lys is showed that the cultivablem anganese bacteria from station P11
w ere bas ically com posed o f C subgroup of the P roteobacteria branch o f the dom ain Bacteria ( C-Proteobacteria ) and
Actinobacteria, which accounted for 86% and 14% respectively. The C-Proteobacteria ma inly included P sychrobacter,
Shewanella, A cinetobacter andM arinobacter, of wh ich P sychrobacter was the ma jor genus, it accounted for 67% of C-
Proteobacteria in sedmi ents of stat ion P11. T he cultivablem anganese bacteria from station S11 included A-proteobacteria,
C-Proteobacteria and F lavobacteria of Bacteroides. C-Proteobacteria included Shewanella, M arinom onas and A lteromonas.
T hem ajority o f A-Proteobacteria wasSphingomonas. The phylogenet ic analys is indicated that bacteria from the sedmi ents of
station P11 and S11 had different cultivablem anganese bacteria flora. A ll tested strains had higher resistance toMn
2+
, of
wh ichMarinom onas sp. S11-S-4 had h ighest res istance.
K eyW ords: arctic; ocean sedmi ents; m anganese bacteria; m icroflora; phy logenetic analys is
海洋由于其特殊的环境特征,存在着一个适应高压、高盐和低温等的微生物生态系统, 同时,随着深海























到了锰氧化细菌。从系统发育角度看, 锰氧化细菌的种类看起来非常广泛, 其主要归类为低 G + C含量 G
+
菌、放线菌、变形杆菌门 ( P roteobacter ia)的 A、B和 C变形杆菌纲。目前研究的最多的锰氧化细菌是枯草杆菌
(Bacillus sp. ) SG-1、生盘纤发菌 (L ep to thrix discophora) SS-1、恶臭假单胞菌 (P seudomonas putida )M nB1和 GB-
1
[ 3 ~ 5 ]
。国内对深海铁锰结核区微生物的丰度、成矿作用和系统发育分析也已进行了初步研究








北极海洋沉积物样品采自中国第二次北极科学考察,站位: P11: 169b59c37dW, 75b00c24dN; 水深 263m;采
样时间, 2003-8-10; 青灰色软泥。 S11: 159b00c00dW, 72b29c24dN; 水深, 50m; 采样时间, 2003-8-17; 灰色硬泥。
各站分别按上下两层取样:表层 ( S) 0~ 10cm, 按 1cm间隔取样;下层 ( B) 11~底层,按 2cm间隔取样, 于 4e
无菌保存。
1. 2 锰细菌的筛选与分离
培养基: M nSO4# 4H 2O 0. 2 g, FeSO4# 7H2O 0. 001 g, 蛋白胨 2 g, 酵母膏 0. 5 g, 琼脂 15 g, 过滤陈海水
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1 000 m l。
取适量沉积物经无菌海水系列稀释后,将其涂布于筛选培养基平板上, 于 4e 倒置培养 30d,期间不断观
察,分上下两层按其菌落形态学特征挑取褐色单菌落,并进一步纯化后获得纯培养。
1. 3 锰细菌的分子鉴定与系统发育分析












物样品中分离得到 8、13株和 11、8株细菌, 分别编号为 P11-S-1~ P11-S-8、P11-B-1~ P11-B-13和 S11-S-1~
S11-S-11和 S11-B-1~ S11-B-8。
2. 2 锰细菌的分子鉴定
将锰细菌的 16S rDNA的阳性克隆子进行测序, 获得长度约为 1. 5kb的 16S rDNA序列, 并将其提交
GenBank数据库, 获得序列注册号分别为 EU016143~ EU016182(表 1)。将这些序列与 GenBank数据库进行
比对分析,与所分离的锰细菌同源性最高的菌株如表 1所示。
从表 1可见,本研究分离的锰细菌大多与庞大的 GenBank数据库中已有菌株的 16S rDNA序列均存在着
较高的相似性, 大多相似性在 99%以上,其中 P11-B-2、P11-B-8、P11-B-11、P11-B-12分别与 P sychrobacter sp.
B J-3 ( DQ298407 )、Rhodococus sp. SGB1168- 118 ( AB010908 )、Shewanella sp. BSw20461 ( EF639386 )、
P seudoalteromonas sp. BSw20513 ( EF551376)的相似性达到 100%。 S11-S-2与 G enbank数据库中已有的 16S
rDNA序列相似性最低, 只有 96. 88%。其次是 P11-B-6, 与已有的 16S rDNA序列相似性为 98. 40%, 其余的
多介于 99. 26% ~ 100%之间。
2. 3 系统发育分析
将从站位 P11和 S11海洋沉积物中分离到的锰细菌的 16S rDNA序列分别用 B ioEd it软件进行序列比对,
采用 M ega3. 0
[ 9]
软件的邻接法 ( ne ighbo r- jo in ing method)构建系统发育树,如图 1和图 2所示。
从站位 P11分离到的锰细菌主要包括细菌域 ( B acteria)变形杆菌门 ( P roteobacter ia)的 C-变形杆菌纲 (C-
Proteobacter ia)和放线菌纲 ( Act inobacteria ), 二者分别占 86% 和 14%。 C-变形杆菌纲包括嗜冷杆菌属
(P sy chrobacter)、不动杆菌属 (Acinetobacter)、海杆菌属 (Marinobacter )、假交替单胞菌属 (P seudoalteromonas)和
希瓦氏菌属 ( Shew anella) ,其中嗜冷杆菌属细菌最多, 其比例可达整个 C-变形杆菌纲的 67%。放线菌纲包括
短杆菌属 (B revibacterium )和红球菌属 (Rhodococcus)。
从站位 S11分离到的锰细菌主要包括细菌域变形杆菌门的 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲 ( A-
Proteobacter ia)以及拟杆菌门 ( Bactero ides)的黄杆菌纲 ( F lavobacteria) ,其中 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲分
别占 63%和 31%。 C-变形杆菌纲包括希瓦氏菌属 ( Shewanella )、海杆菌属 (Marinobacter )、海单胞菌属
(Marinomonas)、交替单胞菌属 (A lteromonas)、科尔韦尔氏菌属 ( Colw ellia )和食烷菌属 (A lcan ivora ) ; A-变形杆





浓度的 Zobell 2216E培养基中, 5e 、150r#m in- 1培养 3d后,测得的培养
液 OD值如表 3所示。可以看出,实验菌株均对 Mn
2+
有着较强的抗性,其中以Marinomonas sp. S11-S-4的耐
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表 1 北极海洋沉积物锰细菌 16S rDNA序列同源性比较结果




A ccession num ber
相似性最高菌株 (% )





S11- S-1 EU 016172 Sph ingom ona s sp. GC14 AY690679 A-Proteobacteria
S11- S-2 EU 016173 M arin obac ter sp. BS s20186 ( 96. 88) DQ514302 C-Proteob acteria
S11- S-3 EU 016174 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 80) EF382678 C-Proteob acteria
S11- S-4 EU 016175 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 86) EF382678 C-Proteob acteria
S11- S-5 EU 016176 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 20) VEF382678 C-Proteob acteria
S11- S-6 EU 016177 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 52 ) DQ015843 A-Proteobacteria
S11- S-7 EU 016178 Arct ic seaw ater bacterium B sw20352( 99. 93) DQ064636 C-Proteob acteria
S11- S-8 EU 016179 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria
S11- S-9 EU 016180 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria
S11- S-10 EU 016181 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 73) EF639386 C-Proteob acteria
S11- S-11 EU 016182 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria
S11-B-1 EU 016164 A lcan ivorax sp. BSs20190 ( 99. 93 ) DQ514306 C-Proteob acteria
S11-B-2 EU 016165 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 88) EF639386 C-Proteob acteria
S11-B-3 EU 016166 F lavoba cterium sp. BSs20191 ( 99. 26 ) DQ514307 Flavobacteria
S11-B-4 EU 016167 Sulf itobacter sp. ARCTIC-P49( 99. 86) AY573043 A-Proteobacteria
S11-B-5 EU 016168 C olw el lia sp. P28 ( 99. 80 ) EF628008 C-Proteob acteria
S11-B-6 EU 016169 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 26 ) AB072388 C-Proteob acteria
S11-B-7 EU 016170 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 26 ) AB072388 C-Proteob acteria
S11-B-8 EU 016171 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 53 ) AB072388 C-Proteob acteria
P11-S-1 EU 016156 P sych robacter sp. EP06( 99. 60) AM 398215 C-Proteob acteria
P11-S-2 EU 016157 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 53) EF639386 C-Proteob acteria
P11-S-3 EU 016158 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 80 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-S-4 EU 016159 P sych robacter sp. BJ-3 ( 99. 3) DQ298407 C-Proteob acteria
P11-S-5 EU 016160 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 60 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-S-6 EU 016161 Rhodococu s sp. SGB 1168-118 ( 99. 93) AB010908 A ctinob acteria
P11-S-7 EU 016162 P sych robacter sp. EP06( 99. 66) AM 398215 C-Proteob acteria
P11-S-8 EU 016163 Arct ic seaw ater bacterium BSW20352( 99. 80) DQ064612 C-Proteob acteria
P11-B-1 EU 016143 P sych robacter sp. BJ-3 ( 99. 80 ) DQ298407 C-Proteob acteria
P11-B-2 EU 016144 P sych robacter sp. BJ-3 ( 100) DQ298407 C-Proteob acteria
P11-B-3 EU 016145 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 73 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-B-4 EU 016146 un culturedAcine tobacter sp. C lon eMRT87 ( 99. 87) EF371492 C-Proteob acteria
P11-B-5 EU 016147 B rev iba cterium ca sei s train 3Tg ( 99. 33 ) AY468375 A ctinob acteria
P11-B-6 EU 016148 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 98. 40 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-B-7 EU 016149 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 67 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-B-8 EU 016150 Rhodococu s sp. SGB 1168-118 ( 100 ) AB010908 A ctinob acteria
P11-B-9 EU 016151 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 73 ) EF471232 C-Proteob acteria
P11-B-10 EU 016152 M arin obac ter sp. BS s20186 ( 99. 93 ) DQ514302 C-Proteob acteria
P11-B-11 EU 016153 Shewane lla sp. BSw20461 ( 100) EF639386 C-Proteob acteria
P11-B-12 EU 016154 P seudoa lterom onas sp. BSw 20513 ( 100 ) EF551376 C-Proteob acteria
P11-B-13 EU 016155 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 73) EF639386 C-Proteob acteria
受性最强。Mn
2 +
浓度为 10 mmo l#L- 1时,与对照 (M n2+浓度为 0)相比对菌株的生长影响很少。当 Mn2+浓度
为 50 mmo l#L- 1时,可较显著抑制菌株的生长,其中对 P11-B-4的影响最大; 当 Mn2+浓度为 100mmo l# L- 1时,
除 S11-S-4和 P11-S-1的生长明显,其余只显微弱生长。
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表 3 12株测试锰细菌的 Mn2+耐受性*
Table 3 To lerant abi lity o fM n2+ of 12 species of m anganese bacteria tested
菌株 Strain
M n2+浓度 C oncentrat ion ofMn2+ ( mm ol# L- 1 )
0 10 50 100
A lterom onas sp. S11-B-8 5. 658 ? 0. 965 5. 493 ? 0. 965 1. 116 ? 0. 724 0. 081 ? 0. 017
C ow ellia sp. S11-B-5 4. 890 ? 1. 520 6. 061 ? 0. 069 1. 317 ? 0. 581 0. 174 ? 0. 018
Sh ew anel la sp. P11-B-13 6. 425 ? 0. 629 4. 943 ? 1. 601 1. 412 ? 0. 260 0. 097 ? 0. 016
Sh ew anel la sp. S11-B-2 5. 750 ? 0. 181 5. 770 ? 0. 297 1. 731 ? 0. 131 0. 242 ? 0. 072
S ilf itobac ter sp. S11-B-4 5. 465 ? 0. 491 4. 105 ? 0. 308 1. 492 ? 0. 292 0. 244 ? 0. 068
P seud oa lterom onas sp. P11-B-12 4. 580 ? 0. 481 5. 593 ? 0. 441 1. 473 ? 0. 022 0. 121 ? 0. 024
Rhod ococcu s sp. P11-S-6 6. 250 ? 0. 849 5. 925 ? 0. 728 1. 173 ? 0. 968 0. 159 ? 0. 097
P sychroba cter sp. P11-S-1 4. 868 ? 0. 067 5. 703 ? 1. 128 1. 381 ? 0. 343 0. 330 ? 0. 025
Sphing om onas sp. S11- S-1 6. 260 ? 0. 276 5. 520 ? 0. 148 1. 078 ? 0. 981 0. 191 ? 0. 006
M arinobacter sp. P11-B-10 5. 893 ? 0. 647 5. 368 ? 1. 241 1. 317 ? 0. 116 0. 155 ? 0. 090
M arinom ona s sp. S11-S- 4 5. 840 ? 0. 573 5. 775 ? 0. 523 2. 188 ? 0. 024 0. 759 ? 0. 014
Acinetobacter sp. P11-B-4 5. 450 ? 1. 400 5. 190 ? 1. 167 0. 904 ? 0. 023 0. 161 ? 0. 124
























等,对许多金属离子如 Cu、Co、Cd、Zn、N i、Pb等具有较强的吸附能力, 而且可以作为厌氧
呼吸的电子载体













90%以上,以变形杆菌门的 C-变形杆菌纲最多。二者的锰细菌微生物区系也存在着较大的差异, 如站位 P11
分离到的锰细菌主要包括 C-变形杆菌纲和放线菌纲, 二者分别占 86%和 14% ;站位 S11分离到的可培养锰细
菌属于 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲以及黄杆菌纲, 其中 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲分别占 63%和
31%。两个站位的 C-变形杆菌纲的组成也不一样,站位 P11的 C-变形杆菌纲包括嗜冷杆菌属、不动杆菌属海




对 2003年大洋一号采集的太平洋 4个站位的沉积物样品的 50株锰细菌的分子鉴定和
系统发育分析表明, 50株菌中 G
+
菌占 90% ;芽孢杆菌 (Bacillus)最多 ( 40株 ) ,可占 80%, 其余为少量的短杆
菌 ( 3株 )、副球菌 ( 4株 )等,而且芽孢杆菌在 4个站点细菌中分别占 70%、93. 34%、68. 42%、100%,都占了最
大比例。史君贤等
[ 6]
对东太平洋铁锰结核区微生物丰度的研究表明, 锰细菌可达 3929 CFU# g- 1沉积物。
6369 12期    林学政  等: 北极海洋沉积物中锰细菌的分离与系统发育  
http: / /www. eco log ica. cn
Johnston等
[ 5]
对北极贫营养湖泊 ( Toolik Lake)锰细菌介导的锰氧化速率的研究表明, 与其它水体相比,尽管
其锰氧化速率较低,但仍能在 3个月内全部氧化湖中的 Mn
2+
, 湖水中锰细菌浓度最高可达 9 @ 104CFU#m l- 1。
Mn
2+

















[ 1 ]  Sh i JX, Chen Z Y, H u X G, et a l. A study on bacterial abund ance and itsm in eral ization in ferrom anganese nodu le area of the East PacificO cean.
DonghaiM arin e S cien ce, 1999, 17( 3 ): 46- 64.
[ 2 ]  B ratina B J, S teven son B S, GreenW J, et a l. Manganese reduct ion by m icrob es from ox ic regions of th e Lake Vanda ( Antarctica) w ater column.
A pp .l Environm en t. M icrob io.l , 1998, 64 ( 10) : 3791- 3797.
[ 3 ]  FrancisC A, C o EM, Teb o BM. E nzym at ic m angan ese( Ò ) ox idation by am arineA-p roteobacterium. App.l Environm en t. M icrob io,l 2001, 67
( 9) : 4024- 4029.
[ 4 ]  Tebo BM, Gh iorse W C, van W aasb ergen L G, et a l. Bacterially m ediated m ineral format ion: ins igh ts into m angan ese ( Ò ) oxidat ion from
m olecu lar genetic and b iochem ical stud ies. RevM inera,l 1997, 35: 225- 266.
[ 5 ]  John ston C G, K ipphut G W. M icrob ially m ed iatedMn ( Ò ) ox idation in an ol igotroph ic Arct ic L ake. App.l Environm en t. M icrob io,l 1988, 54
( 6) : 1440- 1445.
[ 6 ]  Sh i J X, Ch en Z Y, Y ang J F, et al. A study on bacterial abundance and its m in eral ization in iron-m anganese n odule area of th e E ast Pacif ic
Ocean. Oceanologia et L imn olog ia S in ica, 1998, 29 ( 5) : 458- 466.
[ 7 ]  T ianM J, Shao Z Z. Iso lation and characterization ofm anganese resistant b acteria from deep-sea sedim en ts. Jou rnal ofX iam en Un iversity( natu ral
science) , 2006, 45 ( sup) : 272- 276.
[ 8 ]  L in X Z, Chen K S, H e P Q, e t al. Th e effects of Su aeda salsa L. plant ing on the soil m icrof lora in coastal sal ine soi.l Acta E cologica S in ica,
2006, 26( 3) : 801- 807.
[ 9 ]  Kum ar S, Tam ura K and N eiM . MEGA3: In tegrated softw are for mo lecular evolu tionary genetics analysis and sequ ence alignm en t, B rief ings in
B io informat ics, 2004, 5: 150- 163.
[ 10 ]  Chen J, Yao S P. G eom icrob iology and its progress. Geological Jou rnal of Ch ina Un iveris ity, 2005, 11( 2) : 54- 166.
[ 11 ]  W aasbergen L G, H och J A, Tebo BM. Gen et ic an alysis of th em arine m anganese-oxid izing Ba cillus sp. S train SG-1: p rotoplast trans form at ion,
Tn917 mu tagenes is, and id ent if icat ion of ch rom osom al loci Involved in m anganese oxidat ion. Jou rnal of B acteriology, 1993, 175 ( 23 ) : 7594
- 7603.
[ 12 ]  ZhengW Y, L iH R. B io-chem istry p rocess of iron and m angan ese recycling in water-m inera-lm icrob e System. Nonferrou sM etals, 2005, 57( 3) :
67- 69.
[ 13 ]  Chen J L, Zhang F S, L inC Y, et a l. B iogenesis stud ies ofMangan ese nodu les from the Ch in ese p ioneer area in the Pacif ic Ocean. A cta Geologica
S in ica, 2001, 75( 2 ) : 228- 233.
[ 14]  M iyata N, Tan iY, SakataM et al. M icrob ialm anganese ox ie form at ion and in teractionw ith toxicm etal ions. J B iosciB ioeng, 2007, 104 ( 1) : 1 -
8.
[ 15 ]  Chen X J, ZhouM C, QuL Q. Th e role ofm icroorgan ism in the ox id ization en richm en t process ofm anganese. Geology and Prosp ecting, 2003, 39
( 1) : 23- 26.
[ 15 ]  Q iW, W ang X D, J iang W J, e t a l. The appl icat ion of ferrom anganese-oxid izing bacteria in environm ental pollu tion con tro.l Techniqu es and
Equ ipm ents for Environm en talPollut ion C ont ro,l 2004, 5( 6 ) : 76- 79.
参考文献:
[ 1 ]  史君贤,陈忠元,胡锡钢,等. 东太平洋铁锰结核区微生物的风度及成矿作用研究. 东海海洋, 1999, 17( 3) : 46~ 64.
[ 6 ]  史君贤,陈忠元,杨季芳,等. 东太平洋铁锰结核区微生物的风度及成矿作用研究. 海洋与湖沼, 1998, 29( 5 ): 458~ 466.
[ 7 ]  田美娟,邵宗泽. 深海抗锰细菌的分离鉴定. 厦门大学学报 (自然科学版 ) , 2006, 45( sup) : 272~ 276.
[ 8 ]  林学政,陈靠山,何培青,等. 种植盐地碱蓬改良滨海盐渍土对土壤微生物区系的影响. 生态学报, 2006, 26( 3) : 801~ 807.
[ 10 ]  陈骏,姚素平. 地质微生物学及其发展方向. 高校地质学报, 2005, 11 ( 2) : 54~ 166.
[ 12 ]  郑文元,李浩然. 水-矿-微生物系统铁锰循环的生化过程. 有色金属, 2005, 57( 3 ): 67~ 69.
[ 13 ]  陈建林,张富生,林承毅,等. 太平洋中国开辟区锰结核生物成因研究. 地质学报, 2001, 75 ( 2) : 228~ 233.
[ 15 ]  陈祥军,周眉成,曲力群. 微生物在锰的氧化富集过程中的作用 ) ) ) 以广西湖润锰矿为例. 地质与勘探, 2003, 39( 1 ) : 23~ 26.
[ 16 ]  齐巍,王向东,蒋文举,等. 铁、锰氧化细菌在环境污染治理中的应用. 环境污染治理技术与设备, 2004, 5 ( 6) : 76~ 79.
6370  生  态  学  报    28卷  
